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SG Malignes Melanom – Integration von Spatial Transcriptomics

und MACSima -basierter Multiplex-Proteinbildgebung zur Identifikation
neuer therapeutischer Zielstrukturen im Schleimhautmelanom

Die Studie charakterisiert das Schleimhautmelanom (SHM) anhand annotierter

Tumorbiopsien auf molekularer, immunologischer und räumlicher Ebene. Eine MACSima -

basierte Multiplex-Spatial-Profiling-Pipeline soll Biomarker identifizieren und die

Entwicklung gezielter Immuntherapien gegen Schleimhautmelanom unterstützen.
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MACSima Abb. 1. Multiplex-Immunfluoreszenzaufnahme der Invasionsfront 

eines kutanen Melanoms (Rücken), erstellt mittels zyklischer 
Färbung mit der MACSima Imaging Platform. Dargestellt sind 9 
ausgewählte Biomarker aus einem Gesamtpanel von 36 Markern.
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